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ABSTRAK 

 

Ikan dewa (mahseer) penting untuk konservasi di Pulau Jawa karena tingginya nilai ekonomis dan ekologis, sehingga diperlukan 

analisis kekerabatan genetik. Penelitian dilakukan di Sungai Sungapan, Sungai Cimanuk, Curug Tonjong, Curug Cimedang, Sungai 

Ciwulan, Sungai Serayu, Sungai Progo, Sungai Samin, Sungai Kedung Minten, dan Sungai Brantas di pulau Jawa, bertujuan 

menganalisis kekerabatan genetik ikan dewa. Metode yang digunakan adalah deskriptif kualitatif dengan pengambilan sampel acak 

dari sungai di pulau Jawa. Identifikasi molekuler menggunakan gen COI (Cytochrome Oxidase I) untuk menganalisis jarak dan 

kekerabatan genetik, lalu data dianalisis secara deskriptif. Hasil elektroforesis menunjukkan amplikon ±700 bp dari gen COI untuk 

semua sampel. Analisis sekuens menggunakan BOLD System mengidentifikasi sampel memiliki kemiripan dengan Tor tambra dan 

Neolissochilus soro. Analisis genetik menggunakan MEGA11 menunjukkan jarak genetik antara spesies Tor sp. dengan spesies 

Neolissochilus sp. sebesar 0,0-3,2%, mengindikasikan perbedaan spesies. Tor sp. dari beberapa sungai menunjukkan kekerabatan 

dekat (≤1%) dengan spesies Tor lainnya (T. tambra, T. mekongensis, T. dongnaiensis). Namun, Neolissochilus sp. dari sungai lain 

memiliki jarak genetik tinggi (hingga 6%) dengan genus Neolissochilus dari GeneBank. Analisis filogenetik memperkuat hasil ini, 

mengelompokkan sampel menjadi dua klaster monofiletik yang berbeda secara genetik, yaitu klaster Tor sp. yang berkerabat dekat 

dengan T. tambra, dan klaster Neolissochilus sp. yang terpisah dan berkerabat jauh dengan spesies Neolissochilus lain yang tersedia di 

GeneBank.  

 

Kata kunci: Ikan Dewa; Kekerabatan Genetik; COI; Jarak Genetik; Monofiletik 

 

ABSTRACT 

 

The mahseer is important for conservation on Java Island due to its high economic and ecological value, thus requiring genetic 

kinship analysis. The research was conducted in the Sungapan River, Cimanuk River, Curug Tonjong, Curug Cimedang, Ciwulan 

River, Serayu River, Progo River, Samin River, Kedung Minten River, and Brantas River on the island of Java, aimed at analyzing the 

genetic relationships of the sacred fish. The method used was descriptive qualitative with random sampling from rivers in Java. 

Molecular identification utilized the COI (Cytochrome Oxidase I) gene to analyze genetic distance and relatedness, and the data were 

analyzed descriptively. The electrophoresis results showed an amplicon of approximately 700 bp from the COI gene for all samples. 

Sequence analysis using the BOLD System identified the samples as being similar to Tor tambra and Neolissochilus soro. Genetic 

analysis using MEGA11 showed a genetic distance between Tor sp. and Neolissochilus sp. species of 0.0-3.2%, indicating species 

differences. Tor sp. from several rivers showed close relatedness (≤1%) with other Tor species (T. tambra, T. mekongensis, T. 

dongnaiensis). However, Neolissochilus sp. from other rivers exhibited a high genetic distance (up to 6%) with the Neolissochilus 

genus from GeneBank. Phylogenetic analysis reinforced these results, clustering the samples into two genetically distinct 

monophyletic clusters, namely the Tor sp. cluster closely related to T. tambra, and the Neolissochilus sp. cluster, which is separate 

and distantly related to other Neolissochilus species available in GeneBank. 

 

Keywords: Mahseer;Genetic relationship; COI; Genetic Distance; Monophyletic 

 

PENDAHULUAN 

 

Ikan dewa (mahseer) adalah spesies ikan air tawar dari 

famili Cyprinidae yang sangat bermanfaat bagi ekonomi dan 

lingkungan di Asia Tenggara, termasuk di Indonesia. Ikan ini 

merupakan ikan dengan nilai ekonomis tinggi karena memiliki 

rasa yang sangat enak dan mempunyai harga yang tinggi. 

Namun akibat dari penangkapan ikan yang berlebihan, 

kerusakan habitat, dan gangguan ekologis lainnya yang 

disebabkan oleh tindakan manusia membuat populasi ikan dewa 

di alam liar semakin terancam. Populasi ikan dewa yang 

semakin terancam dengan berbagai spesies yang memiliki status 

konservasi dan terdata di IUCN Red list mulai dari data kurang 

seperti seperti Tor tambra (Kottelat et al., 2018), beresiko 

rendah seperti Neolissochilus soro (Lumbantobing, 2021), 

hingga kritis seperti Tor remadevii (Pinder et al., 2018). Saat ini 

ada 49 spesies ikan mahseer yang sudah teridentifikasi dimana 

17 spesies berasal dari genus Tor dan 32 spesies berasal dari 

genus Neolissochilus (Wu et al., 2024). Penelitian tentang 

identifikasi molekuler ikan dewa sangat penting untuk program 
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konservasi dan pengelolaan sumber daya ikan yang 

berkelanjutan di Indonesia karena Pulau Jawa adalah lokasi 

utama yang menyimpan keanekaragaman genetik ikan dewa 

(Lim et al., 2021). 

Spesies ikan ini secara lokal dikenal sebagai ikan 

keureling, Mulai dari Sumatera empat spesies Tor meliputi Tor 

tambroides, Tor douronensis, Tor tambra, dan Tor soro yang 

sekarang diklasifikasikan sebagai Neolissochilus soro, tercatat 

sebagai penghuni daerah ini. Beberapa penelitian menunjukkan 

Tor tambroides di Sungai Manna dan Tarusan di bagian barat 

Sumatera dan Sungai Bahorok dan Sungai Berkail. Sementara 

itu survei yang dilakukan di sistem sungai Batang Toru, 

Tapanuli Selatan, Sumatera Utara, telah menunjukkan beberapa 

spesies Tor, yaitu Tor tambra, Tor douronensis, dan Tor 

tambroides (Roesma et al., 2016). Meskipun Tor douronensis 

telah tergolong sebagai spesies yang tidak valid, spesies ini telah 

banyak dipelajari di Indonesia dan ditemukan tersebar luas di 

beberapa sungai di Sumatera, yaitu Sungai Batang Gumanti, 

Sungai Batang Antokan, Sungai Batang Malalo, Sungai Batang 

Matur, Sungai Batang Sinuruik, dan Sungai Lubuk Mangkuih 

(Melda et al,. 2017). Di Kalimantan, Tor tambroides telah 

dilaporkan hidup di sungai Gunung Muller Kalimantan Tengah 

dan juga ditemukan di hulu sungai Sembakung Kalimantan 

Utara dan anak Sungai Mahakam hulu Kalimantan Timur, 

sedangkan Tor tambra ditemukan di Sungai Ela Hulu 

Kalimantan Barat (Haryono, 2008; Sawestri & Marini, 2021; 

Jusmaldi et al., 2019; Pardosi et al., 2023). 

Studi mengenai identifikasi molekuler ikan dewa di 

Pulau Jawa masih sangat terbatas. Padahal, riset semacam ini 

sangat penting untuk mengevaluasi keragaman  dan kekerabatan 

genetik sebagai dasar kebijakan konservasi. Struktur genetik 

populasi ikan telah banyak dipahami melalui penggunaan analisis 

genetik seperti marker DNA mitokondria seperti COI dan Cytb. 

Gen COI digunakan sebagai penanda standar untuk DNA 

Barcoding dalam membedakan spesies karena urutan 

nukleotidanya memiliki kombinasi sifat yang konservatif dengan 

sedikit variasi. Sifat ini memungkinkan gen COI berfungsi sebagai 

penanda yang andal untuk identifikasi dan pengelompokan spesies 

pada berbagai tingkatan taksonomi hewan (Leatemia et al., 2018; 

Rodrigues et al., 2017). Variasi genetik dalam populasi dapat 

menunjukkan strategi konservasi yang lebih baik. Oleh karena itu 

metode ini sangat berguna untuk menemukan unit manajemen 

konservasi yang relevan (Wibowo & Kaban 2015). Penanda 

genetik juga dapat menunjukkan seberapa jauh populasi ikan dewa 

terisolasi di suatu daerah. Ini adalah komponen penting dalam 

merencanakan tindakan perlindungan lokal dan regional. 

Penelitian ini sangat penting dan bermanfaat untuk 

pengelolaan konservasi, khususnya karena ikan dewa berfungsi 

sebagai spesies indikator kesehatan ekosistem perairan di Pulau 

Jawa. Informasi mengenai variasi genetik ikan dewa akan 

membantu dalam merancang kebijakan konservasi yang berbasis 

bukti, termasuk penentuan unit manajemen konservasi 

(Conservation Management Units) yang relevan dan 

berkontribusi pada pemeliharaan keanekaragaman hayati 

perairan di Indonesia secara keseluruhan (Jaafar et al., 2021). 

Secara keseluruhan hasil dari penelitian ini diharapkan dapat 

memberikan dasar ilmiah untuk strategi pelestarian ikan dewa di 

Pulau Jawa, dengan mengidentifikasi genetik yang ada di antara 

populasi-populasi lokal. Pendekatan berbasis bukti seperti ini 

akan mendukung upaya konservasi yang lebih holistik dan 

efektif, memastikan keberlanjutan populasi ikan dewa yang 

tersebar di pulau jawa di masa depan. Oleh karena itu penlitian 

ini bertujuan untuk menganalisis kekerabatan genetik ikan dewa 

dari sungai pulau jawa menggunakan COI. 

 

METODE PENELITIAN 

 

Waktu dan Lokasi Penelitian 

Penelitian ini dilaksanakan di Laboratorium 

Mikrobiologi dan Bioteknologi Molekuler Fakultas Perikanan 

dan Ilmu Kelautan Universitas Padjadjaran. Riset ini 

dilaksanakan pada bulan Februari sampai April 2025.  

 

Pengambilan Sampel 

 Pengambilan Sampel dilakukan secara Random 

sampling pada beberapa lokasi habitat ikan dewa yang tersebar 

di pulau Jawa seperti pada peta riset Gambar 1. meliputi 

Sungai Sungapan, Sungai Cimanuk, Curug Tonjong, Curug 

Cimedang, Sungai Ciwulan, Sungai Serayu, Sungai Progo, 

Sungai Samin, Sungai Kedung Minten, dan Sungai Brantas. 

Sampel yang diambil mewakili genus Tor dan Neolissochilus 

berdasarkan keberadaan lobus median yang merupakan 

identifikasi morfologi awal di lapangan untuk membedakan 

antara genus Tor dan Neolissochilus (Desrita et al. 2018). 

 

Metode Penelitian 

Metode yang digunakan dalam riset ini merupakan 

deskriptif kualitatif yang meliputi isolasi DNA sampel 

menggunakan High Pure PCR Template Preparation Kit by 

roche, lalu dilanjutkan mengamplifikasi DNA dengan metode 

Cytochrome Oxidase Subunit I menggunakan Forward primer 

F1 5’TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC’3 dan 

Reverse primer R1 

5’TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA’3. Amplifikasi 

dilakukan menggunakan PCR SensoQuest Lab Cycler dengan 

kondisi PCR berdasarkan Steinke & Heiner (2011) dan 

Larashati et al. (2025): pra-denaturasi pada suhu 95˚C selama 2 

menit kemudian dilanjutkan oleh 35 siklus denaturasi pada 

suhu 94˚C selama 30 detik, annealing pada suhu 52˚C selama 

60 detik, extension pada suhu 72˚C selama 60 detik, dan post 

extension pada suhu 72˚C selama 10 menit, lalu pendinginan 

pada suhu 4˚C, hasil PCR divisualisasikan dengan 

elektroforesis, dan hasil yang didapat dilakukan sequencing 

yang berlokasi di 1st Base malaysia.  

Hasil sequencing yang diperoleh kemudian dilakukan 

Bioedit Contig menggunakan software Bioedit kemudian 

hasilnya dimasukkan ke dalam pencarian kesamaan untuk 

identifikasi spesies menggunakan identification V4 di BOLD 

System dan dengan rentang kesamaan 97%-100%, 92%-96%, 

dan ≤ 91% antara sampel dan sekuens database yang 

dikategorikan sebagai signifikan, moderat, dan tidak signifikan 

(Bhattacharjee et al., 2012). GenBank juga diperlukan untuk 

mendapatkan data spesies pembanding lainnya. Urutan 

nukleotida yang diperoleh dari sampel dan BOLD system dan 

GeneBank diselaraskan oleh ClustalW menggunakan software 

Mega versi 11 (Kumar et al., 2018). Software Mega 11 

digunakan untuk membangun pohon filogenik Maximum 

Likelihood menggunakan spesies golden cobra snakehead 

(Channa aurantimaculata/CA) sebagai spesies outgrup, 

selanjutnya kepercayaan filogenetik dilakukan bootstrapping 
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menggunakan 1000 kali data replikasi dan jarak genetik antar 

spesies dihitung menggunakan jarak Tamura-Nei (1993). 

 

Parameter Penelitian 

Parameter penelitian yang diamati meliputi 

identifikasi molekuler menggunakan gen COI meliputi analisis 

ukuran amplikon, persentase kemiripan hasil sekuensing 

dengan database Bold system, dan analisis jarak genetik serta 

kekerabatan genetik melalui pohon filogenik ikan dewa dari 

Sungai Sungapan, Sungai Cimanuk, Curug Tonjong, Curug 

Cimedang, Sungai Ciwulan, Sungai Serayu, Sungai Progo, 

Sungai Samin, Sungai Kedung Minten, dan Sungai Brantas. 

 

 
Figure 1. Location Map of Sample Collection 

Gambar 1. Peta Lokasi Pengambilan Sampel 

 

Prosedur Penelitian 

 Prosedur penelitian yang dilakukan berupa isolasi DNA, 

amplifikasi DNA dengan teknik DNA Barcoding menggunakan 

Cytochrome Oxidase Subunit I, elektroforesis, sequencing 

DNA, dan analisis data. 

 

HASIL DAN PEMBAHASAN 

 

Hasil Penelitian menunjukkan bahwa ikan dewa dari 

sepuluh sampel sungai di Pulau Jawa yang dianalisis menggunakan 

gen COI memiliki dua kelompok besar yaitu genus Tor dan 

Neolissochilus. Genus Tor teridentifikasi dari Sungai Cimanuk, 

Sungai Progo, Sungai Kedung Minten, dan Sungai Brantas, 

sedangkan genus Neolissochilus dari Sungai Sungapan, Curug 

Tonjong, Curug Cimedang, Sungai Ciwulan, Sungai Serayu, 

dan Sungai Samin.  

 

Hasil Amplifikasi DNA Ikan Dewa 

Hasil amplifikasi DNA ikan dewa menggunakan gen 

COI dapat dilihat pada Gambar 2. Tidak adanya pita ganda 

atau amplifikasi non-spesifik mengindikasikan bahwa kualitas 

DNA template dan kondisi PCR sudah optimal, sehingga 

sampel dinyatakan layak untuk tahap sekuensing. 

Berdasarkan hasil elektroforesis pada Gambar 2. yang 

menggunakan penanda 1 kb DNA ladder sebagai pembanding 

ukuran pita DNA, semua sampel ikan dewa memiliki ukuran 

pita sebesar ±700 bp, ukuran ini sesuai dengan panjang sekuens 

COI yang umum digunakan dalam DNA barcoding. Ukuran 

Pita ini konsisten dengan penelitian sebelumnya, yang 

melaporkan ukuran pita gen COI berkisar antara 650-655 bp 

pada ikan dewa dari lokasi lain seperti Sungai Bonan Dolok, 

Sungai Alas, dan Sungai Batang Tarusan (Larashati et al., 

2022; muchlisin et al., 2022; Wibowo, 2012). Adanya 

perbedaan ukuran ini wajar dan bisa disebabkan oleh 

perbedaan primer atau variasi genetik antar populasi. 

 

Persentase Kemiripan Hasil Sekuensing 

Hasil analisis sekuens gen COI menggunakan 

identification V4 di BOLD System menunjukkan bahwa semua 

sampel ikan dewa memiliki tingkat kemiripan yang tinggi (97-

100%) dengan spesies di dalam database (Tabel 1). 
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Figure 2. Results of DNA Amplification of the Mahseer Fish 

Gambar 2. Hasil Amplifikasi DNA Ikan Dewa 

 

Table 1. Comparison of the Sequence Results With the BOLD 

System 

Tabel 1. Perbandingan Nilai Hasil Sekuens dengan BOLD 

System 

No 
Kode 

Sampel 

Hasil pencarian 

Kesamaan 

Nilai 

Persentase 

1. N1 Neolissochilus soro 98,72% 

2. T2 Tor tambra 100,0% 

3. N3 Neolissochilus soro 99,00% 

4. N4 Neolissochilus soro 99,18% 

5. N5 Neolissochilus soro 99,17% 

6. T6 Tor tambra 99,83% 

7. N7 Neolissochilus soro 99,34% 

8. T8 Tor tambra 100,0% 

9. T9 Tor tambra 99,83% 

10. N10 Neolissochilus soro 99,34% 

Keterangan : N: Neolissochilus, T: Tor, 1: S. Sungapan, 2: S. 

Cimanuk, 3: C. Tonjong, 4: S. Ciwulan, 5: S. Serayu, 6: S. 

Progo, 7: S. Samin, 8: S. Kedung Minten, 9: S. Brantas, 10: C. 

Cimedang 

 

Berdasarkan Tabel 1., dapat dilihat bahwa hasil 

analisis kesamaan genetik mengidentifikasi dua spesies yang 

berbeda. Sampel N1 menunjukkan nilai persentase terkecil 

(98,72%) dengan Neolissochilus soro, sementara sampel T2 

dan T8 memiliki nilai terbesar (100%) dengan Tor tambra. 

Hasil yang didapatkan menunjukkan rentang kesamaan 97%-

100% yang menandakan semua sampel memiliki kesamaan 

yang tinggi dengan pencocokan spesies dari BOLD System 

database sesuai dengan Bhattacharjee et al. (2012) dan 

Larashati et al. (2022). 

 

Jarak Genetik 

Analisis jarak genetik dilakukan untuk mengukur 

perbedaan genetik antar sampel menggunakan model Tamura-

Nei (Tamura & Nei, 1993) untuk mengidentifikasi spesies 10 

sampel ikan dewa secara akurat.  

Table 2. Genetic Distance Between the Samples of the Mahseer 

Fish With the Tamura-Nei model (%) 

Tabel 2.Jarak Genetik Antar Sampel Ikan Dewa dengan Model 

Tamura-Nei (%) 

Nama 

Sampel 
N10 N7 N5 N4 N3 N1 T9 T8 T6 T2 

N10           

N7 0          

N5 0,2 0,2         

N4 0,2 0,2 0,3        

N3 0,3 0,3 0,5 0,5       

N1 0,9 0,9 1,0 1,0 1,2      

T9 2,8 2,8 0,3 3,0 3,2 3,0     

T8 2,6 2,6 2,8 2,8 3,0 2,8 0,2    

T6 2,8 2,8 3,0 3,0 3,2 3,0 0,3 0,2   

T2 2,6 2,6 2,8 2,8 3,0 2,8 0,2 0,0 0,2  

CA 29 29 29 28 28 29 29 29 29 29 

 

Variasi genetik dari 10 sampel dan satu outgroup 

dianalisis (Tabel 2). Analisis ini melibatkan total 11 urutan 

nukleotida. Untuk memastikan integritas data, semua posisi 

yang mengandung celah (gap) dan data yang hilang dieliminasi 

melalui opsi penghapusan lengkap (complete deletion), 

menyisakan 585 posisi dalam himpunan data akhir. Analisis 

evolusi dilakukan menggunakan perangkat lunak MEGA11 

(Tamura, 2021). Hasilnya menunjukkan nilai jarak genetik 

antar sampel berkisar dari 0% hingga 3,2%. Jarak genetik 

terendah (0%) terdeteksi pada sampel T2 dan T8 (Tor sp. 

Cimanuk dan Tor sp. Kedung Minten) dan sampel N7 dan N10 

(Neolissochilus sp. Samin dan Neolissochilus sp. Cimedang), 

menandakan identitas sekuens. Sebaliknya, jarak genetik 

maksimum sebesar 3,2% teramati antara sampel T6 dan T8 

(Tor sp. Progo dan Tor sp. Brantas) dengan N3 (Neolissochilus 

sp. Tonjong), menyiratkan adanya diferensiasi genetik yang 

substansial, yang mengindikasikan T6 dan T9 (Tor sp. Progo 

dan Brantas) merupakan spesies yang berbeda dengan N3 

(Neolissochilus sp. Tonjong). Selain itu, seluruh Neolissochilus 
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sp. dan Tor sp. menunjukkan jarak genetik yang konsisten (28–

29%) terhadap sampel CA (outgroup). Temuan ini sejalan 

dengan Ward et al. (2009) yang menetapkan bahwa perbedaan 

jarak genetik >2-3% pada penanda DNA ikan adalah indikator 

spesies yang berbeda. 

 

 

Table 3. Genetic Distance of Tor sp. with Tor Species Genebank (%) 

Tabel 3. Jarak Genetik Tor sp. dengan Spesies Tor Genebank (%) 

No. Nama Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 

1. T 9                  

2. T 8 0,2                 

3. T 6 0,4 0,2                

4 T 2 0,2 0,0 0,2               

5 Tor tor ID40 2,9 2,7 2,9 2,7              

6 Tor sinensis IHBCY0405392 3,3 3,1 3,3 3,1 4,1             

7 Tor remadeviae MN378493 3,5 3,3 3,5 3,3 4,1 3,3            

8 Tor putitora PG1 2,4 2,2 2,4 2,2 2,0 3,5 3,1           

9 Tor mosal mahanadicus GQ469785 2,5 2,4 2,5 2,4 2,2 3,3 3,3 0,9          

10 Tor mekongensis UNS00877 0,5 0,4 0,5 0,4 2,7 2,7 2,9 2,2 2,0         

11 Tor khudree ToSTM1 2,2 2,0 2,2 2,0 3,3 2,9 3,1 2,4 2,6 2,0        

12 Tor dongnaiensis UNS00889 0,5 0,4 0,5 0,4 3,1 3,5 3,7 2,6 2,7 0,7 2,4       

13 Tor tambroides isolate DW 2,7 2,6 2,7 2,6 3,1 3,1 3,7 2,9 3,1 2,6 3,1 2,9      

14 Tor tambra isolate Java S2 0,2 0,0 0,2 0,0 2,7 3,1 3,3 2,2 2,4 0,4 2,0 0,4 2,6     

15 Tor tambra isolate TRG3 LL 0,2 0,0 0,2 0,0 2,7 3,1 3,3 2,2 2,4 0,4 2,0 0,4 2,6 0,0    

16 Tor tambra isolate PHG5 LL 0,2 0,0 0,2 0,0 2,7 3,1 3,3 2,2 2,4 0,4 2,0 0,4 2,6 0,0 0,0   

17 Tor douronensis DOFSMT7 3,5 3,3 3,5 3,3 4,3 2,7 3,3 3,7 3,5 2,9 3,5 3,7 3,3 3,3 3,3 3,3  

18 
Channa aurantimaculata 

COFAAEMMF20050 
29 29 29 29 28 28 31 28 29 29 29 28 29 29 29 29 29 

 

Jarak genetik spesies antara Tor sp. dengan data 

spesies Tor Genebank pada Tabel 3. memperlihatkan bahwa 

jarak genetik setiap Tor sp. memiliki nilai dibawah 1% yang 

menandakan setiap sampel Tor sp. memiliki kekerabatan yang 

sangat dekat dan masih terdalam satu spesies yang sama. Jika 

dibandingkan dengan sampel spesies Tor dari Genebank semua 

sampel Tor sp. memiliki nilai genetik sama yang ditandai 

dengan warna kuning dengan spesies Tor tambra yang 

menandakan kemungkinan besar sampel Tor sp. merupakan 

Tor tambra. Pada Tor mekongensis dan Tor dongnaiensis 

sampel Tor sp. juga memiliki nilai genetik yang kecil ditandai 

warna hijau yaitu dibawah 1% yang menandakan sampel Tor 

sp. dengan kedua spesies ini memiliki kekerabatan yang dekat 

dan kemungkinan besar merupakan spesies yang sama dan 

tidak ada perbedaan secara genetik (Walton et al., 2017). 

Sedangkan pada spesies Tor lainnya memiliki jarak genetik 

diatas 2% yang menandakan memiliki kekerabatan yang jauh 

dan bukan merupakan spesies yang sama (Ward et al., 2009). 

Semua sampel Tor sp. memiliki nilai jarak genetik 28% sampai 

31% dengan Channa aurantimaculata COFAAEMMF20050. 

Persentase jarak yang sangat tinggi ini menegaskan bahwa 

Channa aurantimaculata memiliki kekerabatan genetik yang 

sangat jauh dengan genus Tor, mengingat Channa 

aurantimaculata termasuk dalam famili Channidae yang secara 

filogenetik sangat berbeda dari famili Cyprinidae tempat genus 

Tor berada, jarak genetik yang signifikan ini mendukung 

perannya sebagai outgroup yang tepat dalam analisis 

filogenetik. 

Tabel 4. memperlihatkan jarak genetik antara 

Neolissochilus sp. dengan spesies Neolissochilus dari 

Genebank memiliki nilai genetik yang sangat tinggi ditandai 

dengan warna kuning berkisar 4,6% sampai dengan 6%. Nilai 

genetik yang tinggi ini menandakan bahwa semua sampel 

Neolissochilus sp. berkerabat jauh dengan spesies 

Neolissochilus lainnya dan tidak termasuk kedalam salah satu 

spesies Neolissochilus tersebut, hal ini sesuai dengan Ward et 

al., (2009) yang menyebutkan bahwa perbedaan jarak genetik 

lebih dari 2 atau 3% merupakan spesies yang berbeda. Channa 

aurantimaculata COFAAEMMF20050 yang dibandingkan 

dengan sampel Neolissochilus sp. memiliki jarak genetik 28% 

sampai dengan 30% yang menandakan bahwa perannya 

mendukung digunakan sebagai outgroup dalam analisis 

filogenetik. Neolissochilus sp. merupakan temuan baru dan 

dapat berpotensi menjadi sub populasi dari spesies 

Neolissochilus soro dengan genetik yang berbeda karena 

memiliki jarak genetik yang jauh atau berpotensi menjadi 

spesies baru yang belum teridentifikasi, karena kurangnya data 

sekuens tentang Neolissochilus soro disebabkan karena 

Neolissochilus soro yang sebelumnya merupakan spesies yang 

diklasifikan sebagai Tor soro  membuat sulitnya analisis untuk 

dibandingkan dengan Neolissochilus sp. (Khaironizam et al., 

2015). 

 

Analisis Kekerabatan Genetik 

Hasil analisis kekerabatan genetik antara Tor sp. dan 

Neolissochilus sp. dianalisis menggunakan metode Maximum 

Likelihood dan model Tamura-Nei untuk melihat perbedaan 

dan kekerabatan antara Tor sp. dan Neolissochilus sp. dan 

Channa aurantimaculata yang digunakan sebagai outgroup. 

Metode Maximum Likelihood d menggunakan panjang cabang 

untuk merekonstruksi hubungan kekerabatan antarspesies. 

Cabang yang lebih panjang menandakan jarak evolusi yang 

lebih besar, sedangkan cabang yang lebih pendek menunjukkan 

hubungan kekerabatan yang lebih dekat (Fietri et al., 2021). 
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Table 4. Genetic Distance of Neolissochilus sp. Sample with Neolissochilus Species Genebank (%) 

Tabel 4. Jarak Genetik Sampel Neolissochilus sp. dengan spesies Neolissochilus Genebank (%) 
No. Nama Spesies 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 

1. N 10                   

2. N 7 
0,

0 
                 

3. N 5 
0,

2 

0,

2 
                

4 N 4 
0,

2 

0,

2 

0,

4 
               

5 N 3 
0,

4 

0,

4 

0,

6 

0,

6 
              

6 N 1 
0,

9 

0,

9 

1,

1 

1,

1 

1,

3 
             

7 Neolissochilus stracheyi isolate C2 
4,

8 

4,

8 

5,

0 

5,

0 

5,

2 

5,

0 
            

8 Neolissochilus cf. soroides TRG2 
5,

2 

5,

2 

5,

4 

5,

4 

5,

2 

5,

4 

2,

6 
           

9 Neolissochilus cf. soroides PHG6  
5,

2 

5,

2 

5,

4 

5,

4 

5,

2 

5,

4 

2,

6 

0,

0 
          

10 Neolissochilus pnar KUFOSF2022701 
4,

4 

4,

4 

4,

6 

4,

6 

4,

4 

4,

6 

4,

6 

4,

6 

4,

6 
         

11 Neolissochilus nigrovittatus LC189738 
4,

8 

4,

8 

5,

0 

5,

0 

4,

8 

5,

0 

3,

8 

3,

8 

3,

8 

3,

0 
        

12 Neolissochilus hexastichus J6 
4,

6 

4,

6 

4,

8 

4,

8 

4,

6 

4,

8 

4,

4 

4,

4 

4,

4 

0,

6 

2,

8 
       

13 
Neolissochilus hexagonolepis 

COFAAUMU16 

5,

0 

5,

0 

5,

2 

5,

2 

5,

0 

6,

0 

5,

2 

5,

2 

5,

2 

3,

3 

4,

5 

3,

1 
      

14 
Neolissochilus heterostomus 

KIZGLGS07115 

5,

0 

5,

0 

5,

2 

5,

2 

5,

4 

5,

2 

1,

7 

2,

4 

2,

4 

4,

4 

3,

6 

4,

2 

5,

0 
     

15 Neolissochilus hendersoni BIOPHPH01 
5,

4 

5,

4 

5,

6 

5,

6 

5,

4 

5,

2 

2,

8 

0,

2 

0,

2 

4,

8 

4,

0 

4,

6 

5,

4 

2,

6 
    

16 
Neolissochilus benasi KIZYJ20080300 

COI 

5,

4 

5,

4 

5,

6 

5,

2 

5,

4 

5,

2 

6,

4 

6,

0 

6,

0 

4,

8 

6,

0 

5,

0 

6,

6 

6,

2 

5,

8 
   

17 
Neolissochilus baoshanensis 

KIZ20100129 

4,

8 

4,

8 

5,

0 

5,

0 

5,

2 

5,

0 

1,

5 

1,

9 

1,

9 

4,

6 

3,

4 

4,

4 

4,

4 

0,

9 

2,

1 

6,

0 
  

18 Neolissochilus sumatranus voucher BD1 
5,

4 

5,

4 

5,

6 

5,

6 

5,

4 

5,

6 

2,

8 

0,

2 

0,

2 

4,

8 

4,

0 

4,

6 

5,

4 

2,

6 

0,

4 

6,

2 

2,

1 
 

19 
Channa aurantimaculata 

COFAAEMMF20050 
29 29 29 28 28 29 28 29 29 28 30 28 29 29 29 28 30 29 

 

 
Figure 3. Phylogenetic Tree Using the Maximum Likelihood Method From Tor and Neolissochilus Based On Mitochondrial Sequence 

COI gene with 1000 Bootstrap Replicates. 

Gambar 3. Pohon Kekerabatan dengan Metode Maximum Likelihood dari Tor dan Neolissochilus Berdasarkan Sekuens Mitokondria 

Gen COI dengan Replikasi Bootstrap 1000 
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Hasil analisis pada Gambar 3. di atas memperlihatkan 

klaster Neolissochilus dan Tor terpisah dengan jelas. Klaster 

Neolissochilus memperlihatkan bahwa N1 merupakan 

percabangan terluar yang terpisah dari (N3,N4,N5,N7, dan 

N10). Kemudian terbagi dengan (N3 dan N4) yang membentuk 

klaster yang sangat kuat dan didukung oleh nilai bootstrap 85 

dan (N5,N7, dan N10) membentuk klaster namun nilai 

bootstrap 19 untuk percabangan ini bisa dikatakan sangat 

rendah, kemudian sampel N7 dan N10 menunjukkan 

percabangan yang sama tetapi juga memiliki nilai boostrap 37 

yang tergolong rendah.  

Klaster Tor menunjukkan kekerabatan yang dekat dan 

terpisah dari klaster Neolissochilus. Sampel T6 merupakan 

cabang terluar memiliki nilai bootstrap 69 yang tergolong 

rendah dan memiliki cabang dengan (T2, T8, dan T9) yang 

membentuk sub-klaster. T8 dan T2 membentuk klaster yang 

sama akan tetapi memiliki nilai bootstrap 43 yang tergolong 

rendah, T9 yang membentuk cabang dengan T8 dan T2 juga 

memiliki nilai bootstrap 46 yang rendah.  

Nilai bootstrap yang rendah pada Neolissochilus dan 

Tor menjelaskan bahwa secara visual kedua sampel 

berkelompok akan tetapi dukungan statistik untuk 

pengelompokan spesifik tersebut lemah dan tidak akurat. 

Pemisahan yang jelas antara Neolissochilus dan Tor 

mengindikasikan adanya divergensi genetik yang signifikan di 

antara kedua kelompok ini, yang mungkin mencerminkan 

perbedaan populasi, spesies, atau bahkan varian genetik yang 

distinct secara geografis atau ekologis. Kehadiran Channa 

aurantimaculata COFAAEMMF20050 sebagai outgroup 

membantu dalam mengakar pohon dan mengidentifikasi arah 

evolusi, menegaskan bahwa semua Neolissochilus dan Tor 

lebih berkerabat satu sama lain dibandingkan dengan outgroup 

tersebut.  

Nilai bootstrap merupakan nilai yang digunakan 

untuk menguji seberapa baik set data model yang digunakan, 

jika nilai bootsrap kecil maka sekuens dari analisis untuk 

mendapatkan pohon filogenetik menjadi tidak dapat dipercaya 

(Muthi’ah & Jannah, 2021). Nilai bootstrap yang bervariasi 

menunjukkan tingkat kepercayaan yang berbeda pada setiap 

percabangan, di mana nilai tinggi 76 dan 85 mengindikasikan 

dukungan kuat untuk percabangan tersebut, sementara nilai 

bootstrap yang lebih rendah yaitu 19, 37, 43, dan 46 

menunjukkan adanya variabilitas dalam rekonstruksi topologi 

atau percabangan yang lebih baru dan mungkin kurang stabil 

secara statistik Pohon filogeni yang baik adalah pohon dengan 

nilia bootsrap di atas 70 (Subari et al., 2021). 

 

 

 
Figure 4. Phylogenetic Tree With Maximum Likelihood Method from Tor sp. Based On Mitochondrial COI Gene Sequences with 

1000 Bootstrap Replications. 

Gambar 4. Pohon Kekerabatan dengan Metode Maximum Likelihood dari Tor sp. Berdasarkan Sekuens Mitokondria Gen COI 

dengan Replikasi Bootstrap 1000 

 

Hasil analisis pada Gambar 4. menunjukkan bahwa 

semua taksa Tor yang dianalisis membentuk kelompok 

monofiletik (klad) yang jelas, terpisah secara signifikan dari 

Channa aurantimaculata. Dalam klaster Tor, terdapat beberapa 

kelompok utama yang dapat diidentifikasi. Pada bagian atas 

pohon, terlihat klaster yang mencakup isolat-isolat Tor tambra 

(isolate Java S2, isolate TRG3 LL, dan isolate PHG5 LL), 

bersama dengan Tor sp. Cimanuk, Tor sp. Kedung Minten, Tor 

sp. Brantas, dan Tor sp. Progo. Klaster ini secara keseluruhan 

memiliki dukungan bootstrap yang kuat (74 dan 92) dengan 

Tor mekongensis dan Tor dongnaiensis pada percabangan yang 

memisahkannya dari taksa Tor lainnya. Sebuah studi yang 

dilakukan oleh Hoàng et al. (2015) yang menyebutkan bahwa 

Tor tambra dan Tor mekongensis tidak memiliki perbedaan 
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filogenetik dan tinjauan terbaru menyebutkan bahwa Tor 

dongnaiensis merupakan sinonim dari Tor mekongensis. Lebih 

spesifik, Tor sp. Cimanuk menunjukkan kekerabatan yang 

sangat dekat dengan Tor tambra isolate Java S2 (nilai 

bootstrap 13), sementara Tor tambra isolate TRG3 LL dan Tor 

tambra isolate PHG5 LL juga membentuk sub-klaster yang 

sangat dekat denga nilai bootstrap 12. Hubungan Tor sp. 

Kedung Minten, Tor sp. Brantas, dan Tor sp. Progo dengan 

kelompok Tor tambra ini didukung oleh nilai bootstrap 22 dan 

31, meskipun nilai-nilai ini relatif rendah sehingga 

menunjukkan dukungan yang kurang kuat untuk hubungan 

spesifik tersebut dalam klaster yang lebih besar. Berdasarkan 

analisis pohon kekerabatan, sampel T dapat dinyatakan sebagai 

Tor tambra karena memiliki kekerabatan yang dekat dengam 

Tor tambra dari database walaupun memiliki nilai bootstrap 

yang rendah 

 

 
Figure 5. Phylogenetic Tree Using the Maximum Likelihood Method From Neolissochilus sp. Based On Mitochondrial Sequence COI 

Gene With 1000 Bootstrap Replicates. 

Gambar 5. Pohon Kekerabatan dengan Metode Maximum Likelihood dari Sampel T Berdasarkan Sekuens Mitokondria Gen COI 

dengan Replikasi Bootstrap 1000 

 

 

Hasil analisis pada Gambar 5. menunjukkan bahwa terbentuk 2 

kelompok cabang utama dengan Neolissochilus benasi 

KIZIJ20080300 COI muncul sebagai garis keturunan yang 

paling basal di antara semua taksa Neolissochilus yang diuji, 

menunjukkan divergensi awal dari leluhur bersama genus ini, 

sebelum kelompok-kelompok lain mulai memisah. Ditemukan 

bahwa kelompok Neolissochilus sp. membentuk cabang dan 

klaster sendiri dengan nilai bootstrap 73 terhadap kelompok 

Neolissochilus lainnya, hal ini menandakan bahwa 

Neolissochilus sp. masih memiliki kekerabatan dengan 

Neolissochilus lainnya walaupun memiliki klaster yang 

terpisah dan jarak genetik yang cukup jauh.  

Hasil yang ditemukan bahwa kelompok 

Neolissochilus sp. ini secara keseluruhan berkerabat erat 

dengan dukungan bootstrap 94 menunjukkan bahwa semua 

Neolissochilus sp. ini kemungkinan besar berasal dari satu 

garis keturunan monofiletik (klad) yang sama. Di dalam klaster, 

N1 (Neolissochilus sp. Sungapan) merupakan cabang paling 

basal. Selanjutnya, N3 dan N4 (Neolissochilus sp. Tonjong dan 

Neolissochilus sp. Ciwulan) membentuk pasangan yang 

berkerabat dekat dengan dukungan bootstrap 75. Selanjutnya 

N5, N7, dan N10 (Neolissochilus sp. Serayu, Neolissochilus sp. 

Samin, dan Neolissochilus sp. Cimedang) membentuk sub-

klaster lain, di mana N7 dan N10 (Neolissochilus sp. Samin, 

dan Neolissochilus sp. Cimedang) menunjukkan hubungan 

kekerabatan yang paling dekat dengan dukungan bootstrap 38 

dan 28. Meskipun secara visual mereka berkelompok, nilai 

bootstrap yang rendah ini mengindikasikan dukungan statistik 

yang lemah untuk resolusi spesifik percabangan internal di 

antara N5,N7, dan N10 (Neolissochilus sp. Serayu, 

Neolissochilus sp. Samin, dan Neolissochilus sp. Cimedang). 

Hal ini berarti bahwa topologi di area ini mungkin tidak stabil 

dan bisa bervariasi. 

 

KESIMPULAN 

 

Ikan dewa yang didapatkan dari sungai di pulau Jawa  

terbagi menjadi dua klaster yaitu Tor dan Neolissochilus, 

keduanya tidak memiliki kekerabatan yang dekat secara 

molekuler baik dari jarak genetik maupun pohon kekerabatan. 

Semua Tor sp. memiliki kekerabatan yang dekat dan 

merupakan spesies Tor tambra. Sedangkan untuk 

Neolissochilus sp. yang diuji tidak menunjukkan kekerabatan 

yang dekat dengan spesies Neolissochilus yang ada pada data 



Saintek Perikanan: Indonesian Journal of Fisheries Science and Technology Vol. 21 No. 4 : 238-247, Desember 2025 

Analisis Kekerabatan Genetik pada Ikan Dewa (Mahseer) dari Sungai di Pulau Jawa Menggunakan Gen COI 

246 

 

Copyright 
© 

2025
 
by Saintek Perikanan: Indonesian Journal of Fisheries Science and Technology, ISSN : 1858-4748 

GeneBank karena nilai jarak genetik yang tinggi dan analisis 

pohon kekerabatan membentuk kelompok tersendiri diluar 

kelompok Neolissochilus GeneBank. Temuan dari penelitian 

ini dapat dijadikan data terbarukan tentang persebaran spesies 

ikan dewa di Pulau Jawa bagi penelitian selanjutnya. 
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